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El DNA Barcoding és una tècnica innovadora, utilitzada per primer cop a inicis del 
segle XXI, que permet la identificació d’organismes basada en marcadors taxonòmics 
basats en les seqüències d’ADN dels gens COI, rbcL, matK, ITS i altres. L’aplicació al 
Barcoding de les tècniques de seqüenciació massiva, han permès l’expansió d’aquesta 
metodologia, al permetre l’obtenció de seqüències de diferents espècies a partir de 
mostres complexes. La tècnica permet no només la identificació d’organismes, sinó 
també la caracterització de la biodiversitat que presenta un ecosistema, com també la 
evolució d’aquesta en transcurs del temps. 
El potencial del DNA Barcoding és irrefutable, bases de dades públiques com BOLD 
posen a disposició milions de barcodes, facilitant la catalogació d’espècimens com la 
identificació de noves espècies. L’objectiu d’identificar i establir les relacions 
filogenètiques de tots els organismes del planeta, cada cop esdevé més una 




El DNA Barcoding es una técnica innovadora, utilizada por primera vez a inicios del 
siglo XXI, que permite la identificación de organismos basada en marcadores 
taxonómicos basados en las secuencias de ADN de los genes COI, rbcL, matK, ITS i 
otros. La aplicación al Barcoding de las técnicas de secuenciación masiva, han 
permitido la expansión de esta metodología, al permitir la obtención de secuencias de 
diferentes especies a partir de muestras complejas. La técnica permite no tan solo la 
identificación de organismos, sino también la caracterización de la biodiversidad que 
presenta un ecosistema, como también la evolución de esta en el transcurso del 
tiempo.  
El potencial del DNA Barcoding es irrefutable, bases de datos públicas como BOLD 
ponen a disposición millones de barcodes, facilitando la catalogación de especímenes 
como la identificación de nuevas especies. El objetivo de identificar y establecer las 
relaciones filogenéticas de todos los organismos del planeta, cada vez deviene más 





DNA Barcoding is an innovative technique, used for first time at the beginning of XXI 
century, enabling the identification of organisms based in taxonomic markers of DNA 
standardized sequences such as COI, rbcL, matK, ITS and others. The 
implementations of next-generation sequencing massive techniques have allowed the 
expansion of this methodology, giving the chance of obtaining a lot of sequence from 
different species from complex samples. The technique allows not only the organism 
identification, but also the characterization of biodiversity that forms an ecosystem, as 
the evolution of that in the course of time. 
The potential of DNA Barcoding is irrefutable, databases like BOLD make available 
millions of barcodes, making easier the classification of specimens as the identification 
of new species. The objective of identification and establish the phylogenetic 







El DNA-Barcoding és una tècnica mitjançant la qual podem dur a terme l’identificació 
d’espècies a partir d’una petita seqüència d’un gen comú però que mostra variabilitat 
entre espècies, de manera que duent a terme comparació de seqüències podem 
deduir si es tracta de la mateixa espècies o no. Per primer cop usada a l’any 2003, va 
permetre la creació d’un mètode universal per l’identificació d’espècies a partir de 
generar un “Codi de Barres de DNA” (For, At, & Level, 2012). La tècnica interacciona 
amb múltiples disciplines com ara la biologia molecular, l’ecologia, la filogenètica i la 
taxonomia (Figura 1)(Cristescu, 2014). 
Els nous avenços en les  tècniques de seqüenciació massiva de DNA dels darrers 
anys, han permès la creació de grans bases de dades amb informació genètica 
procedent de tot tipus d’organismes que formen la biodiversitat de terrestre. Aquestes 
tècniques fonamentades amb la seqüenciació del DNA, com és el cas del DNA 
Barcoding, han permès identificar nous 
organismes no descrits per la 
taxonomia clàssica. Això ha conduit a 
plantejar-se el dilema si convindria 
substituir el mètode de classificació 
actual per un de nou basada en el codi 
genètic, com seria una classificació 
fonamentada en “DNA Barcodes” 
(Henter et al., 2016). 
L’objectiu del treball és fer una recerca bibliogràfica donant una visió general del 
Barcoding, en que consisteix, quines possibilitats ofereix i exposar exemples d’estudis 
realitzats. La metodologia per dur a terme el treball ha estat bàsicament la recerca 
d’informació a partir de tres plataformes, el National Center for Biotechnology 
Information, Scopus i BOLD, la base de dades mare dels codis de barres de DNA. 
Mitjançant la recerca a partir de paraules claus com “Barcoding”, “DNA Barcodes” i/o 
“Metabarcoding”, l’ampli ventall d’articles obtinguts després ha estat refinat amb altres 
paraules com “biodiversity”, “ecology”, ”taxonomy”, etc. 
Seguint aquesta metodologia de recerca bibliogràfica, es van recopilar articles 
relacionats amb la temàtica, dels quals es va poder fer un índex a partir dels conceptes 
que van semblar més primordials dels articles recopilats, i els apartats de la memòria 
s’han redactat a partir d’aquests mateixos. 
Figura 1. Disciplines vinculades amb el Barcoding 
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2.0 Fonaments del Barcoding 
 
2.1 Estratègies de comparació de seqüències 
La genòmica comparativa és la branca de la ciència a partir de la qual és duen a terme  
estudis filogenètics mitjançant seqüències de DNA o aminoàcids. La majoria d’estudis 
de genòmica comparativa serien impossibles sense l’ús de plataformes com Basic 
Local Alignment Search Tool (BLAST), aquest es capaç de comparar una seqüència  
de DNA, RNA o de proteïnes problema (query) amb una gran quantitat de seqüències 
dipositades en la base de dades, proporcionant una llista de possibles seqüències que 
presten una elevada homologia amb la seqüència problema introduïda i l’organisme a 
que pertanyen. Això confereix la possibilitat de determinar el grau d’homologia entre 
dues seqüències (Figura 2) o indicar-nos a quina espècie pertany un seqüència 








Per tal de poder identificar les espècies a partir d’una seqüència de bases 
nitrogenades requerirem d’una seqüència que sigui present en tots els organismes que 
vulguem identificar, com també ha de ser present la seqüència en les bases de dades 
pels organismes que ens interessen.  L’elecció del gen marcador taxonòmic és un punt 
importantíssim en el procés, ja que quan duem a terme la comparació de la seqüència 
d’un gen que comparteixen certs organismes, cal tenir en compte la variabilitat 
intraespecífica i la interespecífica, és a dir la variabilitat que mostra aquest mateix gen 
dins la mateixa espècie o entre espècies diferents. Per l’elecció d’aquest gen cal tenir 
una idea aproximada del propers o llunyanes que poden ser les espècies, és a dir la 
relació filogenètica entre aquestes. Com més allunyades estiguin les espècies més 
diversitat genètica hi haurà, i per tant haurem d’escollir com a marcador molecular 
preferentment una seqüència que sigui poc variable. Si no fos així la diversitat genètica 
del gen escollit per seqüenciar i després comparar entre els dos organismes llunyans, 
Figura 2. Comparació de l'homologia de dues seqüències mitjançant BLAST 
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variaria tant que es faria impossible poder extreure conclusions dels resultat de la 
seqüenciació. 
Si ens trobem en l’altra situació en la qual volem estudiar la relació filogenètica de dos 
o més organismes propers, triarem un gen que mostri molta variabilitat, ja que si 
escollíssim un gen molt poc variable com en el cas anterior, el resultat podria ser 
pràcticament el mateix o fins i tot el mateix. De manera que quan vulguem dur a terme 
estudis entre diversos organismes amb un grau de parentiu molt proper, serà preferible 
escollir un gen que mostri variabilitat dins de la mateixa espècie o grup que estiguem 
fent l’estudi comparatiu. 
Evolutivament els gens essencials pels organismes han quedat més conservats entre 
les diferents espècies en comparació als no essencials, els qual tenen una major taxa 
de variabilitat inclòs dins d’una mateixa espècie. 
Els marcadors taxonòmics que seleccionem, idealment hauran de complir aquestes 
propietats (Cruickshank, 2002) : 
- Una única còpia o múltiples copies de la mateixa, repetides de forma 
homogènia. 
 
- Variabilitat de la seqüència òptima, és a dir la taxa de substitució ha de ser el 
suficientment elevada com per donar-nos suficient informació; però a la vegada 
prou baixa com per no donar una informació excessiva degut a les múltiples 
substitucions. Per tant la variabilitat intraespecífica ha de ser el menor possible, 
mentre que la interespecífica ha  de ser suficient com per mostrar diferències 
significatives entre diferents espècies. 
 
- Primers universals disponibles, idealment que treballin per un gran nombre de 
taxons però de forma selectiva. Propis d’una seqüència molt conservada i amb 
una baixa taxa de mutació  
 
- Fàcils d’alinear 
 
- Una mida adequada del fragment, ja que la 
resolució de la identificació d’espècies 
augmenta al augmentar la longitud del 
fragment de DNA, obtenint un òptim a uns 
650bp (Figura 3) (Meusnier et al., 2008), una 
seqüència menor de 100 bp no és prou eficient 
com per ser usada com a marcador taxonòmic. 
Figura 3. Eficiència seqüenciació vs 
número de bps dels barcodes 
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2.2 Marcadors moleculars taxonòmics 
Els marcadors moleculars taxonòmics són seqüències d’àcids nucleics utilitzades en la 
identificació d’organismes i la construcció d’arbres filogenètics, el qual és de gran 
utilitat per la caracterització de la biodiversitat. Aquestes seqüències es poden trobar 
en diferents regions del genoma i poden correspondre a gens o regions no codificants. 
 
La Taula 1 mostra els marcadors taxonòmics més utilitzats en Barcoding. Presentant el 
nombre de seqüències que s’han obtingut en els  estudis realitzats mitjançant aquests 
marcadors taxonòmics, permet fer-se una idea sobre quins regnes són més propicis de 
ser usats cada un d’ells (Cruickshank, 2002). La Figura 4 dóna una informació similar a 
la Taula 1, però ofereix una idea del fiables que són les seqüències registrades per 
cada un dels marcadors taxonòmics, mitjançant el paràmetre de l’eix de les y (number 
of unverified sequence). Observant la Taula 1 i Figura 4 es conclou que el gen COI és 
l’usat per excel·lència en estudis d’animals i és poc rellevant per la resta d’organismes. 
En canvi ITS és un 
marcadors molecular 
que presenta múltiples 
aplicacions tant en 
fongs, com en plantes i 
animals. La fiabilitat de 
les seqüències de 16S 
rRNA per la identificació 
de bacteris és baixa, ja 
que la majoria de 
seqüències registrades 
no estan verificades. Tot 
el contrari del 12S rRNA. 
  Figura 4. Marcadors taxonòmics més utilitzats en Barcoding i nombre 
d’estudis, aplicat a cada un dels regnes. Nombre de seqüències totals  
(eix X) i nombre de seqüències no verificades (eix Y), el qual ens indica 
la fiabilitat de les seqüències que hi ha dipositades en bases de dades. 
Taula 1.  Marcadors moleculars més comuns a nivell de regnes (Hajibabaei, et al., 2007) 
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Genes ribosomals nuclears: Són considerats la millor diana per fer estudis de 
relacions filogenètiques, ja que és universal i està altament conservat com també 
tenen dominis variables.  
16S rRNA  Gen format per unes 1550 bp que conté a la vegada regions molt 
conservades i d’altres de variables. Útil per estudis taxonòmics bacterians, 
oferint la possibilitat de classificar aquests bacteris desconeguts en grups 
particulars. 
5S rRNA  Compost per aproximadament uns 120 nucleòtids, la seva curta 
longitud fa que rarament sigui utilitzada per fer estudis de relacions 
filogenètiques. 
28S rRNA  És present en totes les cèl·lules eucariotes i està format per 811 
nucleòtids. És un marcador taxonòmic poc utilitzat. 
 
Genes mitocondrials (mtDNA): Molt útils per dur a terme relacions filogenètiques a 
nivell d’espècie, l’ús d’aquests ha creixut exponencialment als darrers anys degut a 
que hi ha una metodologia clara i perfectament funcional per aïllar el mtDNA. Podem 
fer servir enzims de restricció per detectar diferències de nucleòtids, hi podem aplicar 
PCR i disposem  d’encebadors universals per la seva amplificació. 
Citocrom c oxidasa I/II (COI/II) Proteïna altament coneguda de la cadena de 
transport d’electrons, present tant en bacteris com en mitocondris. Està 
formada per 7 subunitats de les quals només la I i la II són usades com a diana 
pel barcoding, especialment COI, a partir del qual som capaços d’identificar 
més d’un 95% dels casos. Aquest està format per unes 650 bp i mostra una 
evolució lenta de la seva seqüència, el qual el fa molt útil per l’estimació de 
filogènies moleculars. Aquest marcador molecular taxonòmic està sent molt 
utilitzat en l’actualitat per estudis filogenètics amb insectes. Tot i que per la 
immensa majoria d’animals van bé, pels rèptils i amfibis fallen una mica i es 
convenient usar-ne altres juntament amb aquest. 
Citocrom b  D’aproximadament 1143 bp, és el més utilitzat en la recuperació 
de la relacions filogenètiques entre taxons estretament relacionats, però perd 





Genes del cloroplasts : Per estudis filogenètics de plantes , aquest és més petit en 
comparació al mitocondrial, estan altament conservats i són molt útils per dur a terme 
relacions filogenètiques a nivells profunds de l’evolució. 
rbcL  Gen d’aproximadament 1428 bp que codifica per la subunitat gran de 
la Rubisco, va ser el primer gen (i el que més cops) seqüenciat  en plantes. 
Està molt conservat i és fàcil d’anilear, tot i que ofereix una taxa de mutació 
major que altres, de manera que no conté la suficientment informació per 
discriminar entre gèneres estrictament relacionats. Sol combinar-se amb matK, 
el qual s’explica a continuació.  
matK  Format per 1500 bp, presenta una taxa de substitució relativament 
elevada, fent-lo útil per trobar relacions filogenètiques interespecífiques. 
 
Regions no codificants : No són pròpiament gens marcadors com els vistos fins ara. 
Internal Transcribed Spacers (ITS)  Correspon a l’espai que hi ha entre el 
rRNA de la subunitat petita del ribosoma i la gran. En eucariotes n’hi ha dos 
tipus 1 i 2, ITS1 és més variable que ITS2 i també més difícil d’anilear, per tant 
ITS2 és més fàcil d’amplificar. Útils per fer estudis filogenètics en fongs i 
plantes. La longitud d’aquests varia una mica però oscil·la entre les 420-480 bp 
en la majoria d’espècies.  
 
El Barcoding presenta una major complexitat pel que fa a la detecció d’espècies i 
l’anàlisi de la filogènia d’organismes que componen el món microbià. En els 
microorganismes no hi ha un gen a partir del que treballar amb una gran garantia 
d’obtenir resultats fiables. Alguns dels gens més utilitzats com a barcodes per aquests 
tipus d’organismes són els que es mostren en la Taula 2 (Chaudhary, 2017). 
 
 
Població microbiana Gens marcadors DNA Barcode 
Virus K-mer based barcode, Outer core Protein, Oligonucleòtids 
Bacteris 16 S rRNA gene, COI, CPN60 
Algues COI, rbcL, LSU, ITS, RuBisCO 
Protozous 18s rRNA, 28s rRNA, ITS, COI 
Fongs COI, ITS, LSU, SSU, RPB1, RPB2 
 




3.0 Metodologia aplicada al Barcoding 
3.1 Procediment 
La metodologia del barcoding es basa en l’extracció del DNA de la mostra que es vol 
tractar per poder-lo amplificar, seqüenciar i finalment comparar els resultats en una 
base de dades existent. La metodologia bàsica (Figura 5) s’explica en els següents 
punts: 
1. Aïllar el DNA  El protocol d’aïllar el DNA dependrà del tipus de mostra que 
tinguem, sigui animal, vegetal, fúngica... Aquest haurà de ser més específic si 
el material genètic que volem aïllar és de tipus mitocondrial o cloroplàstic. 
També dependrà de la naturalesa de la mostra, ja que no serà el mateix el 
protocol d’extracció de DNA per veure el conjunt d’organismes d’un ecosistema 
terrestre que d’un marí. La bona quantitat i qualitat del DNA aïllat és un pas 
limitant pel bon transcurs del protocol del Barcoding, i aquesta depèn 
principalment de la naturalesa de la mostra. 
2. Amplificar el DNA i seqüenciar  Segons les cèl·lules o orgànuls dels que 
prové el DNA que volem amplificar, farem servir uns tipus de primers específics 
o uns altres, aquests permetran l’amplificació dels gens marcadors explicats en 
l’apartat anterior. Es fa una electroforesis dels productes de PCR i s’extreu la 
banda del nostre gen o porció de DNA amplificada, de manera que aquesta 
serà la que es seqüenciarà. 
3. Analitzar dels resultats mitjançant bases de dades . Els resultats de la 
seqüenciació s’analitzaran i compararan amb els de la biblioteca de seqüències 
disponibles en una base de dades. La seqüència de la base de dades que 
mostri un major grau d’homologia amb la mostra incògnita seqüenciada, ens 
indicarà a l’espècie a la que correspon el DNA aïllat. 
 
  




3.2 Obtenció del DNA 
El DNA forma una petitíssima porció de la mostra inicial de la qual el volem extreure, 
és per això que cal fer-ne un enriquiment per obtenir-ne una quantitat suficient per 
seguir endavant amb els posteriors processos d’amplificació i seqüenciació. Aquest és 
un dels punts crítics del Barcoding, ja que aïllar malament el DNA de la mostra 
comportaria problemes de fiabilitat dels resultats obtinguts, o inclús la impossibilitat 
d’obtenir-los en casos en que no hi hagi suficient quantitat de DNA en la mostra, o que 
aquest DNA sigui de baixa estabilitat i es degradi fàcilment. 
El cas més senzill d’aïllar el DNA seria quan tenim un espècimen concret i li extraiem 
una porció de teixit, del qual se n’extreu el DNA de les cèl·lules. El protocol seria 
lleugerament diferent si les cèl·lules tinguessin paret cel·lular o no. 
 Els estudis de DNA Barcoding a nivell d’ecosistemes són els més delicats pel que fa a 
la recol·lecció i obtenció del DNA. Per obtenir uns resultats significatius dels 
organismes que conviuen en un hàbitat, cal recol·lectar molta quantitat de mostra i 
aquestes han de provenir de diferents punts de l’ecosistema que s’estudia perquè sigui 
suficient representativa, així s’aconsegueix tenir una major certesa sobre els resultats 
que s’obtindran. Els protocols d’aïllar el DNA es compliquen en aquests casos, 
sobretot pel que fa a obtenció del DNA en sòls, on el DNA hi té una baixa estabilitat. 
En aigües en canvi, n’és força més senzilla l’obtenció, tot i que es requereixen de la 
filtració de grans quantitats d’aigua per obtenir una bona quantitat de DNA. 
 
3.3 Disseny i optimització de primers 
 
El disseny de primers és un punt crucial del procediment, ja que d’ell en depèn la 
correcta amplificació del fragment d’interès i la seva detecció. El disseny dependrà del 
tipus d’aproximació, segons si la detecció és a nivell de fílum, ordre, classe, gènere o 
espècie. Si volem detectar una espècie en concret farem servir primers específics per 
aquesta espècie. En canvi si volem detectar el conjunt d’organismes d’un ecosistema, 
recorrerem a l’ús de primers universals per un determinat marcadors taxonòmic, de 
manera que el ventall d’espècies a detectar augmentarà molt, tot i que en contra 
partida la possibilitat d’ometre la detecció d’espècies que realment són presents al 
medi augmentarà. Si per exemple volguéssim detectar totes les espècies d’aranyes 
que hi pugui haver en un lloc, podem treballar amb primers específics per l’ordre dels 
aràcnids pel gen COI, de manera que això redueix les espècies a detectar i així la 
precisió augmenta, i els resultats seran més acurats.     
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Figura 7. Aplicació Barcoding amb el mètode Sanger    
En la base de dades BOLD (veure més endavant) hi ha enregistrats tots els primers a 
partir dels quals s’han dut a terme estudis de DNA Barcoding, la qual cosa es de gran 
utilitat pels investigadors de l’àmbit per saber quins primers són més idonis segons les 
mostres amb que es treballa. En el següent enllaç es disposa d’un llistat de primers: 
http://v2.boldsystems.org/views/primerlist.php 
La correcta amplificació del gen marcador permet obtenir una quantitat suficient de 
DNA del gen d’interès, el qual és imprescindible per poder dur a terme la seqüenciació 
del gen. Per fer un control de qualitat del DNA amplificat, tant pel que fa a la mida, 
quantitat, i detectar amplificacions 
inespecífiques, es duu a terme una 
electroforesis en agarosa. La Figura 
6 mostra els resultats d’un 
experiment d’amplificació del gen 
COI, amb 15 mostres i un control 
negatiu, on s’observa que el procés 
ha estat correcte (Li et al., 2015). 
3.4 Seqüenciació Mètode de Sanger 
Consisteix en la seqüenciació a partir de 
dideoxinucleòtids (Figura 7)(Uriarte, et al., 2014), 
que són nucleòtids sense el grup hidroxil terminal 
en 3’, de manera que es veu truncada la 
polimerització a l’incorporar-los. Es parteix d’una 
cadena del DNA aïllat d’interès i un primer amb 
l’hidroxil a 3’ per tal d’iniciar-se la PCR amb la 
DNA polimerasa i els dideoxinucleòtids. Es 
preparen i administren a la reacció per separat 
cada un dels ddNTPs, de manera que per 
electroforesis capil·lar podem obtenir la 
seqüència detectant el ddNTP que s’ha 
incorporat al final de cada cadena.                
S’utilitzen 4 fluorocroms associats cada un a un 
ddNTPs de manera que es detecten els pics de 
fluorescència i es genera una banda de colors 
equivalent a la seqüència.   
Figura 6. Resultats amplificació COI per PCR, control de 




Mitjançant aquesta estratègia és com es 
generen els “DNA Barcodes”, que són les 
representacions gràfiques de les 
seqüències obtingudes pel mètode de 
Sanger (Figura 8). Si al comparar dos 
espècimens el patró de colors dels codis 





3.5 Next-Generation Sequencing  
L’increment exponencial dels DNA Barcodes ha 
anat lligat a la evolució de les noves tècniques de 
seqüenciació. El mètode Sanger amb 
electroforesis capil·lars és limitat, feixuc i lent, de 
manera que l’obtenció de resultats és limitada. 
Aquest mètode s’ha vist superat per les 
tècniques de seqüenciació de nova generació 
(NGS), que permeten la seqüenciació de petits 
fragments de DNA que per ensamblatge 
bioinformàtic generen la seqüència de DNA final. 
Aquests nous mètodes de seqüenciació 
apareguts els darrers anys han permès noves 
aplicacions i un millor funcionament del 
barcoding clàssic fent-lo més eficaç i versàtil per 
l’estudi d’ecosistemes complets, entre altres 
aplicacions. No es depèn de l’especificitat dels 
primers, podem treballar amb encebadors 
inespecífics per amplificar DNA. Aquest avenços 
han donat lloc a l’enriquiment de bases de dades 
extenses, les quals són imprescindibles a l’hora 
de dur a terme la comparació de seqüències del 
Barcoding (Valentini, et al., 2008). 
 
 
Figura 8. Exemples de Barcodes. Els dos primers barcodes corresponen a la mateixa espècie, 
mentre que els dos últims són de dues espècies diferents de mussol però força relacionades 
filogenèticament. Els cercles negres indiquen les zones dels barcodes que més divergeixen . 
Font de la imatge:      http://www.nzg.ac.za/newsletter/issues/30/02.php 
 
Figura 9. Aplicació Barcoding amb NGS 
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L’aplicació del NGS al Barcoding ha donat lloc a l’anomenat Metabarcoding. Aquest és 
una variant del barcoding tradicional aplicada als estudis de metagenòmica, en els 
quals es treballa amb mostres ambientals, l’anomenat environmental DNA (eDNA).       
En tots els casos es treballa amb mostres complexes i per tant, es requereix de l’ús de 
tecnologies d’alt rendiment d’amplificació i seqüenciació. El metabarcoding ofereix la 
capacitat d’identificar organismes a partir de mostres complexes a diferents nivells 
taxonòmics, i comparar la composició de les espècies entre diferents mostres d’un 
mateix o diferents ecosistemes. Això permet que el metabarcoding sigui una eina cada 
vegada més utilitzada per avaluar la composició del medi ambient, a partir de les 
restes de DNA que els organismes exsuden i queden dipositades en aigües i sòls. Tot i 
que cal tenir en compte el grau de degradació que té el DNA en l’ambient, ja que per 
exemple en l’aigua al cap de 20-25 dies el DNA es sol degradar del tot, i per tant 
llavors no seria detectat (Cristescu, 2014). En la Taula 3 es mostra una comparativa 







Generalment major de  500bp Mides inferiors a 400 bp, més 
apropiat per treballar amb DNA 
degradat 
Especificitat 
A nivell taxonòmic Entre taxons que divergeixen 
Ús de primers universals per tenir 
una cobertura de detecció àmplia 
Ús de múltiples parells 
d’encebadors  
Versatilitat 
Baixa versatilitat d’amplificació 
més enllà del taxó d’interès 
Gran versatilitat per amplificar per 




Viable inclús a nivell d’espècie  Idealment a nivell d’espècie, tot i 
que requereix d’un procés similar 





Distinció clara entre les 
divergències genètiques inter-                 
i intraespecífiques 
Validació a partir dels OTUs 
Coneixement de les divergències 
inter- i intraespecífiques entre els 
grups amb que es treballa 
Base de dades 
taxonòmica 
completa 
Crear-la és un dels principals 
objectius del DNA Barcoding 
No hi ha tanta disponibilitat de 
bases de dades associades als 
metabarcodes 
 




3.6 Sistemes d’agrupació i classificació  
 
Operational Taxonomic Unit (OTU): És una unitat de classificació utilitzada per 
agrupar els objectes d’un estudi, sigui una espècie o qualsevol altre tipus de taxó. 
Permeten ordenar-los i classificar-los, podent dur a terme la construcció d’un arbre 
filogenètic. L’ús d’OTUs mitjançant classificacions basades en la morfologia no és tant 
eficaç com ho és a partir seqüències de DNA dels marcadors explicats prèviament. 
S’ha establert el criteri que aquelles mostres que presentin una similitud superior al 
97%, és a dir divergeixin menys d’un 3%, pertanyeran a un mateix OTU. L’avantatge 
de l’ús de seqüències de DNA per designar els OTUs ens permet automatitzar el 
procés mitjançant la utilització d’algoritmes. 
 
Barcode Index Number (BIN):  Desenvolupat per la plataforma BOLD (veure més 
endavant) és un sistema que facilita la catalogació de totes les espècies detectades 
per mitjà del Barcoding. A més, en facilita la classificació de la biodiversitat, inclús de 
les espècies que encara 
no han estat 
catalogades. No només 
és un sistema per 
catalogar sinó també per 
delimitar entre taxons a 
nivell d’espècie, gènere i 
família. La generació de 
BINs és duu a terme a 
partir dels OTUs i una 
base de dades amb els 
barcodes suficientment 
significativa acurada 
(Ratnasingham & Hebert, 





La base de dades BOLD, conté més de 274000 BINs registrats, amb una fitxa de cada 
espècie amb el seu corresponent BIN, una imatge de l’espècie, les regions 
geogràfiques on s’ha detectat, entre altres dades (Figura 10). 
Figura 10. Fitxa BIN de l’espècie Vespula vidua (Codi BIN BOLD:AAN8137) 
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4.0 Bases de dades  
 
Les bases de dades són un element imprescindible en les estratègies de Barcoding 
per l’identificació d’espècies, ja que si partim d’una mostra de DNA d’un espècimen i 
en volem saber quina n’és la espècie en qüestió, requerirem de l’existència d’una 
biblioteca de DNA en la qual poder accedir per comprovar el grau d’homologia de la 
nostra mostra seqüenciada amb les seqüenciades registrades de la base de dades. 
Llavors, per mitjà d’algoritmes bioinformàtics, quan introduïm la seqüència de 
nucleòtids, resultat de la seqüenciació que prèviament s’ha fet, el programa ens 
generarà alineaments donant una llista amb les seqüències que més homologia 
presenten o bé són idèntiques a la nostra, com també l’organisme a que pertany. 
Algunes de les bases de dades més utilitzades en DNA Barcoding són les següents: 
GenBank  Forma part de la International Nucleotide Sequence Database 
Collaboration, és la base de dades de seqüències genètiques per excel·lència, permet 
accedir de forma pública a centenars de milers de seqüències de DNA. És una base 
de dades útil però no la predilecta per treballar quan es fan estudis de DNA Barcoding.  
Barcode of Life Database (BOLD)  És la base de dades més important en el món 
del DNA Barcoding . Consta de quatre mòduls principals: un portal de dades, una base 
de dades de grups de codis de barres, un portal educatiu, i un banc de treball de 
recopilació de dades. L’idea de la plataforma, creada a l’any 2005, és crear una base 
de dades interactiva de codis de barres sobretot del món eucariota. Una mostra de 
l’èxit de la plataforma és els més de 15000 usuaris registrats que té la seva web, i és 
d’esperar aquest èxit, ja que actualment hi ha disponibles més de 5 milions de codis de 
barres i s’incorporen a la base de dades una mitjana de 30000 barcodes d’espècimens 
identificats per setmana.  
L’evolució dels nous mètodes de seqüenciació 
ha permès una gran facilitat a l’hora de dur a 
terme els codis de barres de les diferents 
mostres, de manera que el creixement de 
BOLD ha estat exponencial en els darrers anys 
(Figura 11), com també ho ha estat la seva 
capacitat per identificar espècimens, en 
comparació a mètodes de classificació 
taxonòmics tradicionals basats en la 
comparació morfològica. El gran volum de 
Figura 11. Evolució Barcodes registrats en BOLD 
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dades que hi ha en BOLD ha fet que s’hagi convertit en una eina essencial en el camp 
de la investigació genòmica de la biodiversitat. 
La plataforma digital té un comparador de seqüències basat en BLAST, que indica a 
quina espècie pertany la seqüència problema introduïda. Permet introduir les nostres 
seqüències problema, per tal d’obtenir un alineament amb les seqüències de la seva 
base de dades que presenten una major homologia amb la seqüència problema 
introduïda. El comparador de seqüències es disponible en el següent enllaç: 
http://www.boldsystems.org/index.php/IDS_IdentificationRequest 
A més dóna la opció de veure les vegades que s’ha identificat l’organisme al que 
pertany la seqüència en qüestió, com també les zones on s’ha detectat. Aquesta 
accessibilitat que presenta BOLD System permet la fàcil interacció i intercanvi 
d’informació de biodiversitat i seqüències de DNA entre més de 1000 institucions de 94 
països diferents. L’intercanvi d’informació i el dipòsit de seqüències en la base de 
dades on-line és el que ha permès el creixement i l’èxit de BOLD, tenint en compte que 
tots els nous codis de barres introduïts estan contrastats sovint per grups 
d’investigació (BOLD, 2007). 
 
International Barcode of Life (iBOL)  Consisteix en un projecte per preservar les 
espècies als diferents ecosistemes del món, és un projecte d’elevada complexitat i que 
requereix de estudis a nivell de boscos, selves, fosses marines, zones tropicals, 
àrtiques, desèrtiques, etc. És per això que actualment hi estan col·laborant més de 150 
països d’arreu del món. Es tracta de crear un cens amb el conjunt de espècies que 
conviuen en els diferents ecosistemes del planeta. A l’any 2010 van proporcionar una 
primera llista de conjunt d’organismes que vivien al mar, sent un total de 190000 
espècies, de les qual es va estimar que aproximadament unes 6000 eren noves 
espècies no identificades fins a la data (Sequencing & Management, www.ibol.org). 
 
Consortium for the Barcode of Life (CBOL)  És una iniciativa internacional per tal 
de fomentar que la tècnica del DNA Barcoding s’estableixi com a mètode estàndard 
global per la identificació d’espècies. Va ser creada a l’any 2004, actualment està 
formada per més de 200 organitzacions les quals posen en comú i de forma pública 
tots els codis de barres de DNA. El grup CBOL d’estaca per les nombroses activitats 
de divulgació i promoció de la tècnica del Barcoding per la identificació d’espècies i 
altres aplicacions de la tècnica (“¿Qué es el CBOL?,” 2014., www.barcodeoflife.org).  
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5.0 Aplicacions barcoding 
5.1 Identificació d’espècimens  
Aplicació del Barcoding en aquells casos que tenim una espècimen en concret i volem 
catalogar-lo. Es tracta d’una aplicació útil en la catalogació de mostres de museus i 
col·leccions (Figura 12). Es procedeix a l’extracció de DNA d’una porció de teixit de 
l’espècimen en qüestió, d’on posteriorment s’amplifica i seqüència el marcador. 
Finalment per homologia de seqüències en bases de dades es troba l’espècie a la que 
correspon la seqüència amplificada. 
 
Figura 12. Identificació d'una espècie incògnita 
 
5.2 Detecció d’espècies en ecosistemes 
El Barcoding pot ser utilitzat també per detectar una espècie concreta en un mostra 
complexa d’ecosistema. A partir d’una mostra d’un ecosistema podem obtenir el DNA 
total, el que es coneix com eDNA. Hi ha dues estratègies de treball per aquesta 
metodologia. La primera es la detecció d’una sola espècie en un ecosistema 
mitjançant l’ús de primers específics de l’espècie que en volem detectar la seva 
presència o no en el medi, com és el cas de la Figura 13 on es vol detectar la 
presència de la granota Hyla arborea en un estany. L’anàlisi de resultats és pot fer a 
partir de córrer un gel, i si hi ha la banda d’interès amplificada és senyal que la espècie 
es troba present en la zona d’on hem extret la mostra (Bellemain, 2008.). O mitjançant 
l’ús de tècniques com qPCR (quantitative polymerase chain reaction o Real Time-
PCR) que permet l’amplificació del DNA i de forma simultània la quantificació del 
producte d’amplificació del DNA, que és una estima relativa de l’abundància de 
l’espècie que es vol detectar en el medi estudiat. 




Figura 15.  Resultats d’artròpodes 
detectats aplicant el  Metabarcoding 
 
Una altra estratègia és l’aplicació de eDNA metabarcoding, el qual permet la 
identificació de moltes espècies de forma simultània en una mostra d’un ecosistema. 
Per  exemple per identificar un conjunt d’espècies d’un mateix taxó, com és el cas de 
la Figura 14 on es vol dur a terme la identificació dels amfibis que viuen en 
l’ecosistema. Al formar part d’una classe d’organismes concreta podem treballar amb 
primers específics coneguts per aquesta classe, de manera que es facilita la detecció.  













Un altre exemple es presenta en el treball The 
diversity of arthropods in homes across the United 
States as determined by environmental DNA 
analyses (Bertone, et al., 2016), on es pretén la 
identificació d’artròpodes que conviuen a les llars 
dels humans, a partir d’obtenir mostres de eDNA de 
pols recollida. Aplicant el Metabarcoding es van 
amplificar i seqüenciar fragments de ~157 bp de COI 
amb primers específics per artròpodes, per 
identificar i quantificar cada una de les ordres del 
fílum d’artròpodes que habiten les llars. Els resultats 
exposats en la Figura 15, mostren com els 
Lepidòpters seguits dels Dípters són els artròpodes 
més nombrosos que habiten en les llars. 
En el cas que es vulgui caracteritzar el conjunt de la biodiversitat, és a dir una 
identificació de tots els organismes que formen part d’un ecosistema, llavors augmenta 
la complexitat. Caldrà treballar amb un còctel amb múltiples primers per identificar tant 
els animals, com les plantes, fongs, etc. La possibilitat d’errors incrementa com també la 
identificació errònia d’organismes, ja que els primers amb que treballarem hauran de ser 
molt genèrics i per tant podem tenir errors a l’hora de concloure els resultats de les 
espècies aparentment identificades, sigui donant falsos positius d’espècies que realment 
no hi són, o falsos negatius descartant la presència d’espècies que sí que són presents a 




5.3 Estudis filogènia 
Una de les principals aplicacions del Barcoding és l’estudi de la filogènia, on es vol  
establir les relacions filogenètiques entre diferents espècies. El principi per establir la 
construcció dels arbres filogenètics també es basa en el marcador moleculars 
taxonòmics utilitzats per la identificació d’espècimens. En aquests casos el 
percentatge d’homologia entre les seqüències del marcador taxonòmic indicarà el 
properes o allunyades filogenèticament que es troben les espècies que s’estudien.  
Un exemple d’aquesta aplicació el trobem en el treball Cytochrome C oxidase subunit I 
barcodes provide an efficient tool for Jinqian Baihua She (Bungarus parvus) 
authentication (Li, et al., 2015). En aquest estudi es va utilitzar la tècnica del Barcoding  
per detectar la serp Bungarus multicinctus i establir les relacions filogèniques 
d’aquesta amb altres espècies molts similars morfològicament. Bungarus multicinctus 
és una serp pròpia del sud-est asiàtic amb nom comú Jinquian Baihua She, la qual ha 
estat sent utilitzada en la medicina tradicional xinesa des de fa centenar d’anys. 
Mentre que altres espècies de serp molt similars morfològicament amb aquesta, no 
són útils amb finalitats farmacològiques, tot i que poden ser comercialitzades 
fraudulentament com adulterants del principi actiu extret de la serp Bungarus 
multicinctus (L,i et al., 2015; Mag, et al., 2014).  
  







Com mostra la Figura 16, 
hi ha gran similitud 
morfològica entre les dues 
espècies de serps. Però si 
observem el codi de 
barres del gen  COI per 
cada una de les dues 
serps, sí que podem 
observar diferències. 
 
La seqüenciació de diferents mostres de serps que pertanyen a la mateixa espècie, 
posa de manifest l’existència de diferències intraespecífiques en la seqüència del gen 
COI. El criteri de delimitació d’espècies estableix que amb una divergència superior al 
3% entre dues seqüències COI, aquestes correspondran a dues espècies diferents. La 
Taula 5 mostra les distàncies mitjanes entre espècies obtingudes en l’article, que és 
una estima del percentatge de divergència entre les dues espècies. En tots els casos 




























BF -         
BM 0.1557 -        
DA 0.2578 0.2540 -       
DR 0.2188 0.2157 0.2354 -      
EM 0.2118 0.1969 0.2340 0.1984 -     
EP 0.2157 0.2230 0.2580 0.2013 0.2303 -    
NA 0.1985 0.1801 0.2513 0.2168 0.2222 0.2307 -   
SA 0.2088 0.2069 0.2295 0.2064 0.2047 0.1971 0.2224 -  
XF 0.2146 0.2033 0.2774 0.2234 0.2025 0.2305 0.2201 0.1854 - 
 
Figura 16 Comparació barcodes de dues espècies d’alta similitud morfològica 
Taula 5. Comparació entre l'homologia de les seqüències COI entre les 9 espècies de serps de l’estudi.    
Abreviació de les 9 espècies  BF: B. fasciatus; BM: B. multicinctus; DA: De. acutus; DR: Di. rufozonatum;                
EM: El. moellendorffi; EP: En. plumbea; NA: N. atra; SA: S. annularis; XF: X. Flavipunctatus         
Ús de l’algoritme Kimmura 2-Parameter (K2P) per estimar les distàncies genètiques entre espècies 
 
En l’estudi es van analitzar 39 mostres de serps, que corresponien a 9 espècies de 
serps diferents, molt similars morfològicament i totes de l’ordre Squamata. Es va escollir 
el gen COI com a marcador molecular taxonòmic per distingir-les, i es va obtenir la 
seqüenciació d’aquest gen en cada una de les 39 serps. La Taula 4 mostra els resultats 
que es van dipositar a la base de dades GenBank, com també es van registrar a la 




Aquestes dades ajuden a la construcció de l’arbre filogenètic del conjunt de serps amb 
que s’ha treballat. Si partim de la serp d’interès Bungarus multicinctus , podem veure 
en la taula que la seva seqüència del gen COI presenta una menor distància genètica, 
és a dir una major homologia, amb Bungarus fasciatus i Naja atra. Que aquestes tres 
espècies mostrin un major grau d’homologia entre els seus gens COI concorda 
perfectament, ja que de les nou serps de l’estudi aquestes tres formen part de la 
família de les Elapidae. Cal destacar que totes les espècies són molt properes 
filogenèticament, i és per això que l’homologia entre els diferents gens COI de cada 
espècie és molt elevada amb valor d’homologies superiors al 75%.   
A partir dels resultats obtinguts aplicant el Barcoding, amb la seqüenciació dels gens 
COI dels 39 espècimens de serps de l’estudi, porta a concloure que l’arbre filogenètic 
quedaria de la següent manera (Figura 17): 
 
 
Figura 17. Arbre filogenètic de les espècies de l'estudi, basat en les distàncies genètiques segons 
l’algoritme K2P de COI, que contempla la probabilitat de les variacions de nucleòtids de seqüències.  
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5.4 Altres aplicacions  
Monitorització de la biodiversitat  Ofereix la 
possibilitat de veure la tendència de l’ecosistema i com 
evoluciona la biodiversitat d’aquest, permetent-nos 
veure quines espècies han incrementat o quines han 
disminuït (Figura 18). S’aconsegueix a partir de 
l’obtenció de mostres d’un mateix ecosistema a diferent 
escala temporal, i comparant els diferents resultats del 
Barcoding obtinguts en cada període. Això és molt útil 
per detectar possibles plagues i els canvis que han 
provocat en l’ecosistema, com també modificacions de 
la biodiversitat a causa de l’abocament de residus en 
un zona, o per la presència d’un organisme invasor, 
entre altres múltiples casos. 
A partir d’aquests resultats s’assoleix un major coneixement de l’ecosistema, el qual 
permet emprendre mesures com ara compensar les desviacions que es duen a terme 
en l’ecosistema per reequilibrar de nou les poblacions (Bellemain, 2008.). 
Control i seguiment de la dieta en animals  A partir de la femta dels animals 
podem detectar quina és la seva dieta, com també saber de l’animal de que prové la 
femta que s’analitza (Figura 19). 
Això també ens pot ajudar a 
tenir una idea de la zona on 
habiten aquestes espècies, ja 
que ho faran en una ambient on 
tinguin aquests aliments a 
l’abast. També pot ser útil per 
establir una cadena alimentària 
en un ecosistema, veure les 
xarxes tròfiques, quins animals 
depreden a quins altres 
(Valentini, et al., 2008). 
Control de paràsits i espècies invasores  No només podem detectar paràsits 
invasors del sistema digestiu, com seria el cas anterior en fer el control de la dieta, ja 
que a la vegada també es detecta el conjunt de microorganismes que formen la 
microbiota intestinal, llavors es podria observar si és la correcta o està alterada a 
  Figura 19. Anàlisis dieta ossos aplicant Barcoding 
Figura 18. Monitorització ecosistema 
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causa de la presència d’un paràsit intestinal per exemple. També podem detectar la 
presència d’espècies invasores en un ecosistema que no haurien de ser-hi, això pot 
ser útil des de la detecció d’organismes invasors grans com el cargol poma, 
nematodes i insectes minúsculs o  fins i tot virus. 
Basant en aquesta aplicació s’ha creat el Projecte QBOL (Codi de Barres de la 
quarantena de la vida), finançat per la Unió Europea, que pretén detectar de manera 
ràpida i segura els organismes invasors més comuns i evitar-ne el pas entre fronteres.  
Seguretat alimentària i control de qualitat de les aigües  Segons els organismes 
que viuen en l’aigua ens podem fer una idea de la qualitat d’aquesta pel seu consum 
en humans. Com també anàlisis de patògens o organismes indesitjables en el menjar 
(Kaur, 2015). 
Paleoecologia  A partir de fòssil ens permet reconstruir les relacions ecològiques 
entre els organismes i ecosistemes presents en la Terra durant diferents eres 
geològiques, la qual sol ser complexa a partir dels mètodes tradicionals a causa de 
baixa conservació de les mostres. Els mètodes basats en DNA Barcoding només són 
útils en mostres provinents de zones fredes, ja que sinó l’ADN no podria conservar-
s’hi. Fins la data només s’han pogut obtenir mostres en zones com la sibèria, 
Grenlàndia i escandinàvia, entre  altres s’han pogut identificar mostres d’ADN que 
pertanyien a mamuts i rens de milers d’anys enrere (Prosser, et al., 2016). 
Identificació de vectors virals  Ús del Barcoding per identificar vectors que causen 
malalties en animals i/o humans. D’aquesta manera es pot obtenir un ventall de 
possibles dianes terapèutics per combatre l’agent infecciós portador del vector 
patogènic. Es tracta d’una aplicació que encara està en vies de desenvolupament, 
però que tindria una enorme projecció sobretot pel que fa als vectors transmesos pels 




6.0 Avantatges i limitacions de la tècnica  
 
Avantatges: 
- Facilita la identificació d’espècies d’una forma més eficient en comparació al 
mètode morfològic. A més és aplicable en diverses formes de vida, incloent 
estadis dins de l’ou, de larva o inclús en estadis de descomposició post-morten. 







- Permet controlar i monitoritzar la biodiversitat d’una regió d’una forma més 
efectiva i simplificada. 
- Facilita distingir entre espècies molt similars morfològicament. 
- Permet crear una “Base de dades de la vida” amb tots els organismes 
identificats (Of & In, 2016).  
- Permet l’estudi de bacteris sense la necessitat de fer cultius. 
Limitacions: 
- Major complexitat en dur a terme Barcoding en mostres terrestres que en 
aquàtiques. 
- Tècnica sotmesa a l’existència de bases de dades en les que comparar els 
resultats, no es pot detectar la biodiversitat no descrita fins al moment, només 
podem tenir una idea sobre les relacions de proximitat entre altres organismes 
emparentats amb aquest (Collins & Cruickshank, 2013). 
- No hi ha primers per totes els organismes (sobretot per gens de <500 bp). 
- Baixa contrastació de resultats a nivell intraespecífic, ja que els experiments 
realitzats per cada espècie són pocs, de manera que som més susceptibles a 
cometre errors degut a les variacions intraespecífiques (Casiraghi, et al., 2010). 
Figura 20. Identificació clàssica d'organismes vs indentificació per barcoding 
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7.0 Impacte bibliogràfic del Barcoding 
Per tal de valorar la rellevància  que ha tingut la tecnologia del Barcoding en el món 
científics, s’ha fet una recerca del nombre de publicacions relacionades amb la tècnica 
que s’han publicat els darrers anys en portals científics. Per veure l’impacte de l’ús del 
Barcoding a partir dels articles publicats s’ha buscat en les base de dades PubMed i 
Scopus, la búsqueda en les dues plataformes ha estat mitjançant ficar en el buscador 
la paraula “Barcoding+any”, a partir de l’any 2006 que era quan començava a 






Figura 21. Evolució nombre de publicacions relacionades amb el Barcoding 
 
Com es veu en la Figura 21 el Barcoding és una tècnica que va clarament a l’alça, ja 
que cada any hi ha un increment del nombre d’articles publicats. En 10 anys s’ha 
passat de unes 100 publicacions anuals a aproximadament unes 1000. En aquest any 
2017, fins al mes de maig s’han publicat 236 articles a PubMed i 348 a Scopus. 
8.0 Anàlisis de les dades dipositades en BOLD 
La base de dades BOLD, presentada anteriorment, conté la majoria d’estudis vinculats 
amb el Barcoding. A continuació s’avalua la informació dipositada en BOLD, tant a 
nivell de quantitat com de qualitat. Per fer-ho s’ha realitzat un estudi sobre quin regne, i 
dins d’aquets quins fílums, presenten un major nombre de barcodes i per tant una 
major repercussió en estudis de DNA Barcoding. Primer de tot s’ha fet un gràfic dels 
barcodes que hi ha enregistrats a BOLD per 
cada un dels regnes, i posteriorment un gràfic 
de cada un d’aquests regnes amb els seus 
fílums corresponents. En la Figura 22 
s’observa com els estudis realitzats sobre el 
regne animal són els de més valor quantitatiu.  
Figura 22. Nº Barcodes d’espècimens 
en cada regne registrats en BOLD 
Posant en evidència que el Barcoding és una 







Cal tenir en compte que el nombre d’espècimens analitzats no és un indicatiu del tot 
fiable per valorar l’impacte dels estudis  en els regnes i fílums, ja que és d’esperar que 
els fílums amb més diversitat d’espècies, també seran els que tindran més barcodes, 
tot i que això no sigui un indicatiu de si el fílum en concret està ben descrit o no. Per 
tant el nombre de barcodes no és un indicatiu de la utilitat del Barcoding en un fílum. 
















Figura 23. Barcodes registrats en BOLD per cada fílum. Animals (A), Plantes (B), Fongs (C), Protists (D). En l’eix 
d’abscisses es veuen representats els fílum, en l’eix primari d’ordenades el percentatge d’espècies que tenen el 
seu barcode (barres blaves), l’eix d’ordenades secundari correspon al promig de barcodes que hi ha registrat per 
cada espècie del fílum en concret (barres grogues). Els números que surten a sobre de les barres corresponen al 









La Figura 23 mostra el percentatge d’espècies dels diferents fílums que tenen el seu 
corresponent barcode registrat, o la “cobertura” del fílum, el promig de barcodes per 
espècie, o “robustesa” del fílum, donant una visió de la fiabilitat dels resultats dipositats 
a base de dades. Les dades es presenten de forma relativa, ja que alguns fílums com 
el dels Artròpodes amb més de 200000 espècies conegudes, no pot comparar-se amb 
una altre fílum com podria ser el dels Priapúlids que només està format per 3 espècies.  
La Figura 23 A mostra les dades corresponent al regne animal. S’observa que els 
fílums amb poques espècies, excepte el fílum dels Cicliòfors, tenen un alt grau de 
cobertura, tot i que amb poca robustesa. Per contra en els fílums amb moltes espècies 
com els Artròpodes, Cordats i Mol·luscs, tot i contenir moltíssimes espècies, mostren 
una alta cobertura (superior al 75%) i una bona robustesa. Això concorda amb l’ús del 
Barcoding per l’estudi de la biodiversitat marina, i sobretot per insectes, ja que en 
BOLD uns 4,4 milions de barcodes corresponen a artròpodes, el que suposa 
aproximadament un 80% dels barcodes totals de la base de dades. 
Pel que fa al regne de les plantes (Figura 23 B), els fílums es troben ben coberts tot i 
que amb menor robustesa en comparació al regne animal. Cal destacar el fílum dels 
rodòfits (o algues vermelles), en el qual hi ha disponible barcode pràcticament per 
totes les espècies, i amb nombroses repeticions de barcodes per cada espècie, alta 
robustesa i cobertura. Seguint en la línia de l’ús de Barcoding en l’estudi d’ecosistemes 
aquàtics. En quan al fílum de les Magnoliòfites (angiospermes) que té un nombre 
d’espècies superior a qualsevol altre fílum del regne de les plantes, presenta un baix 
percentatge d’espècies definides amb barcode, tot i així hi ha més de 50000 espècies 
d’angiospermes amb barcode registrat en BOLD. 
Finalment pel que fa al regne dels fongs (Figura 23 C) i al dels protists (Figura 23 D), el 
primer té cobertes pràcticament totes les espècies, tot i que amb baixa robustesa. I el 
segon són els de menor cobertura, excepte el fílum dels Ciliats que cobreix barcodes 
per moltes espècies, aquests també acostumen a ser presents en hàbitats aquàtics . 
Podem concloure que el Barcoding és un sistema molt útil per la identificació 
d’organsimes especialment aquàtics, i bastant robust també per la caracterització de la 
majoria d’espècies que formen part del regne animal. Mentre que no seria el sistema 
predilecte per ser usat per la identificació d’organismes protists. 
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9.0 Discussió  
La  recerca bibliogràfica sobre el Barcoding posa de manifest la utilitat que aquesta 
aplicació ha tingut en diferents disciplines, en la identificació d’espècies i estudis de 
biodiversitat, una de les contribucions més importants ha estat la construcció de bases 
de dades, aportant un gran número de seqüències sobre marcadors moleculars 
taxonòmics. Cal destacar que tot i la seva relativa recent implantació, a inicis del segle 
XXI, ha estat una tècnica de gran impacte i molt usada pel que fa sobretot a la 
identificació i classificació d’espècies. El que ha permès que la construcció d’una base 
de dades amb totes les espècies del planeta ja no sigui un objectiu a llarg termini, sinó 
cada cop sigui més una realitat, gràcies a l’aplicació del DNA Barcoding i la creació de 
diverses plataformes de bases de dades (encapçalades per BOLD) que permeten 
l’emmagatzematge i la divulgació dels resultats que s’obtenen mitjançant el DNA 
Barcoding. Això fa que cada cop hi hagi més informació disponible i que aquesta 
estigui més contrastada, i per tant sigui més fiable. 
L’impacte del DNA Barcoding ha arribat fins a tal punt, que s’ha proposat com a 
mètode alternatiu per la classificació de les espècies. Tot i que també hi ha detractors 
de l’ús d’aquesta tècnica amb aquesta finalitat, ja que les divergències 
interespecífiques i intraespecífiques dels gens seleccionats com a marcador taxonòmic 
no sempre són tan clares com per delimitar si dos espècimens formen part o no de la 
mateixa espècie. Tot i els seus detractors, la tècnica pot ser d’una gran ajuda pel que 
fa a la classificació d’espècies no catalogades fins a la data. 
Si més no, el paper inqüestionable del Barcoding pel que fa a la descripció dels 
organismes que formen un ecosistema és innegable, la capacitat per no només 
descriure quines espècies hi ha en un hàbitat sinó també oferir una idea relativa de la 
seva abundància, permet caracteritzar i controlar l’evolució de la diversitat d’un 
ecosistema. La tècnica permet la descripció d’un ecosistema sense la necessitat d’una 
observació visual dels espècimens que el formen, només requerim mostres de 
l’ecosistema en qüestió, de les quals se n’obtindrà el eDNA per aplicar-hi 
metabarcoding. 
Deixant de banda l’aspecte morfològic dels éssers vius, el DNA Barcoding ofereix una 
visió més enllà de la tradicional pel que fa a la seva identificació i classificació, aquest 
mètode fonamentat amb l’anàlisi del DNA permet una major fiabilitat degut a la 
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